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Resumo
Em razão das vantagens agronômicas e dos benefícios 
econômicos, a área de cultivo de culturas geneticamente 
modificadas (GM) tem aumentado nos últimos anos. Embora 
vários estudos tenham sido conduzidos para determinar 
os possíveis efeitos da tecnologia Bt nas comunidades 
microbianas do solo, os resultados não fornecem respostas 
conclusivas. Dessa forma, este trabalho teve como objetivo 
avaliar a atividade microbiana em solos rizosférico e não 
5Atividade Microbiana em Solos de Várzea e Cerrado Cultivados com Milho 
Transgênico Expressando os Genes Cry1Ab e Cry1F de Bacillus thuringiensis
rizosférico de milho transgênico e não transgênicos cultivados 
em Várzea e Cerrado. Testaram-se dois eventos transgênicos 
independentes expressando as proteínas Cry1Ab (30F35Y) ou 
Cry1F (30F35H) e o híbrido original (30F35), não transformado, 
em delineamento experimental de blocos ao acaso com três 
repetições. Para determinação da atividade das enzimas urease, 
arginase, fosfatases ácida/alcalina e diversidade metabólica 
via sistema Biolog, as amostras de solo foram coletadas no 
estádio de florescimentos das plantas. Exceto para a enzima 
fosfatase alcalina, observou-se maior atividade enzimática nas 
comunidades microbianas de solos rizosféricos e em solos do 
Cerrado. Não foram observadas alterações significativas na 
atividade microbiana entre os genótipos de milho com e sem a 
tecnologia Bt, independentemente do tipo de solo. 
Palavras-chave: milho Bt, diversidade funcional, bioindicadores, 
qualidade do solo, organismos não alvo
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Due to the agronomic advantages and economic benefits, 
the area of cultivation of genetically modified (GM) crops has 
increased in recent years. Although several studies have been 
conducted to determine the possible effects of Bt technology 
on soil microbial communities, the results do not provide 
conclusive answers. Thus, the objective of this work was to 
evaluate the enzymatic activity of the microbial community 
in rhizospheric and non-rhizospheric soils of transgenic and 
non-transgenic hybrids cultivated in Várzea (lowland) and 
Cerrado soils. Two independent transgenic events expressing 
the CRY1Ab (30F35Y) or CRY1F (30F35H) and the original non-
transformed hybrid (30F35) were used in a randomized block 
design with three replicates. Rhizospheral soils from plants in 
the flowering stage were collected to measure the activity of the 
enzymes urease, arginase and acid and alkaline phosphatase 
by Biolog method. Except for alkaline phosphatase, it was 
observed a greater enzymatic activity in the microbial 
community of both, rhizospheric soils and Cerrado soil. No 
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significant changes in microbial activity were detected as a 
function of maize genotypes with and without Bt technology, 
regardless of soil type.
Key words: Bt maize, functional diversity, bio-indicators, soil 
quality, non-target organisms
Introdução
O cultivo de plantas geneticamente modificadas (GM) tem 
apresentado uma rápida expansão nos últimos anos e 
continua crescendo em vários países, em razão das vantagens 
agronômicas e dos benefícios econômicos. Em duas décadas, 
a área global de culturas GM aumentou de 1,7 milhão de 
hectares, em 1996, para mais de 181,5 milhões de hectares, 
em 2014 (JAMES, 2014). A área brasileira de milho GM cresceu 
de 4,9% (5 milhões de hectares) em 2008/2009 para 81,4% 
em 2013/2014, o que corresponde a 15,83 milhões de hectares 
(CONAB, 2014). Infelizmente, a rápida expansão de culturas 
GM em muitos países em desenvolvimento, impulsionada por 
agricultores, várias vezes contorna os requisitos regulamentares 
de biossegurança (SINEBO, 2013). Dessa forma, os potenciais 
efeitos adversos das culturas GM nas comunidades 
microbianas do solo têm sido uma grande preocupação dentro 
da comunidade científica (COTTA et al., 2013; SILVA et al., 2014). 
Para as culturas geneticamente modificadas com genes de 
Bacillus thuringiensis (Bt) vários estudos têm sido conduzidos 
para determinar os possíveis efeitos prejudiciais da tecnologia 
Bt em comunidades bacterianas do solo. No entanto, os 
resultados são conflitantes e não fornecem respostas 
conclusivas (BAUMGARTE; TEBBE, 2005; ICOZ; STOTZKY, 2007). 
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Assim, a incerteza sobre os efeitos das proteínas Cry, secretadas 
pelas raízes em espécies não alvo no solo, continua sendo um 
importante argumento contra o plantio de culturas Bt e merece 
mais estudos.
Microrganismos do solo são os primeiros determinantes 
da qualidade do solo e da produção agrícola, pela ciclagem 
de nutrientes, formação do solo, agregação das partículas 
do solo, fertilidade e biorremediação (SINGH et al., 2013). O 
crescimento microbiano na rizosfera é altamente estimulado 
pelos exsudatos da raiz e influencia positivamente na fertilidade 
do solo (CAVAGLIERI et al., 2009). A variedade de plantas 
leva à dinâmica das populações microbianas da rizosfera, 
a qual influencia o crescimento e a saúde da planta e a 
sustentabilidade do agroecossistema (DUNFIEL; GERMIDA, 
2004). 
Portanto, pequenas alterações na comunidade microbiana 
podem afetar a saúde do solo e o funcionamento do 
ecossistema (DUNFIELD; GERMIDA, 2004). A superexpressão 
da proteína Bt potencialmente modifica a composição dos 
exsudatos das raízes das plantas transgênicas e adicionalmente 
pode exercer um efeito direto nas espécies de microrganismos 
não alvo no solo (ICOZ; STOTZKY, 2007). Consequentemente, 
mudanças no processo ecológico e nas funções mediadas pelos 
microrganismos do solo correspondem a um dos potenciais 
efeitos ambientais do rápido aumento da área agrícola global 
cultivada com culturas transgênicas. A situação é crítica no 
Brasil em razão do escasso número de estudos sobre os efeitos 
do milho Bt em solos tropicais. 
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A variedade de métodos desenvolvidos para mensurar 
a atividade biológica do solo fornece informações úteis 
sobre a situação ecológica do solo (FAKRUDDIN; MANNAN, 
2013; STEFANOWICZ, 2006). Dentre eles, Biolog e métodos 
enzimáticos são bastante simples, rápidos e fornecem 
resultados reprodutíveis (UTOBO; TEWARI, 2015). O uso de 
carbono disponível é um fator-chave que modula o crescimento 
microbiano no solo (GARLAND; MILLS, 1991). Assim, o uso 
de um método biológico padronizado para realizar testes de 
utilização de fontes de carbono pelos microrganismos do 
solo, como o Biolog, fornece informações valiosas sobre a 
diversidade funcional dos microrganismos (STEFANOWICZ, 
2006; ZAK et al., 1994). Dessa forma, o objetivo deste estudo 
foi avaliar o possível impacto do milho Bt em comunidades 
microbianas do solo em agrossistemas tropicais. 
Material e Métodos
O estudo foi conduzido em dois ambientes distintos (Cerrado 
e Várzea) na área experimental da Embrapa Milho e Sorgo, 
localizada na cidade de Sete Lagoas (19° 27’ 57’’ S; 44° 14’ 49” 
W), Estado de Minas Gerais, Brasil. O clima é caracterizado 
por verões quentes e úmidos e invernos secos, tipo savana, 
de acordo com a classificação de Köppen-Geiger (PEEL et 
al., 2007), com precipitação média anual de 350,6 mm e 
temperatura média anual entre 22 °C e 27 °C.
Amostragem do Solo, Híbridos e Delineamento 
Experimental
As amostras de solo foram coletadas em dois ambientes 
durante o estádio de floração do milho, nos ambientes Cerrado 
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(Latossolo Vermelho Escuro distrófico, com textura argilosa) 
e Várzea (hidromórfico com textura argilosa). Avaliaram-se 
três híbridos de milho, sendo dois transgênicos expressando 
a proteína Cry1Ab (30F35Y) e Cry1F (30F35H) e o original, não 
transgênico (30F35).
Em cada ambiente, as coletas de solo foram realizadas 
dentro de cada parcela contendo tratamentos dispostos em 
delineamento em blocos ao acaso, com quatro repetições. Cada 
amostra de solo, rizosférico e não rizosférico, foi composta 
por três subamostras (três plantas por parcela), coletadas 
no estádio de floração e analisadas quanto à diversidade 
metabólica e enzimática, utilizadas como métricas ou atributos 
da qualidade do solo nestes ambientes (Cerrado, Várzea) e 
rizosfera de genótipos transgênicos e não transgênicos. 
Atividade Enzimática
A atividade da urease foi determinada usando o método 
proposto por Kandeler e Gerber (1988), o qual envolve a 
medição da amônia liberada a partir da hidrólise da ureia 
ao longo do período de incubação do solo. A atividade da 
arginase foi determinada medindo a amônia liberada durante 
a incubação do solo com arginina, conforme o método 
colorimétrico desenvolvido por Alef e Kleiner (1986). A 
determinação da atividade da fosfatase foi realizada de acordo 
com o método descrito por Alef et al. (1995). Para a análise 
da fosfatase ácida, o pH das amostras foi ajustado para 6,5 
com HCl 1M e, para a atividade da fosfatase alcalina, o pH foi 
corrigido para 11 com NaOH 1M. A quantidade de p-nitrofenol 
(PNP) formada foi determinada em espectrofotômetro 
(Labsystems, MultSkan, MS, EUA) a 440 nm. 
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Diversidade Metabólica – Sistema Biolog 
A diversidade funcional da comunidade bacteriana foi 
determinada pelo método desenvolvido por Zak et al. (1994), 
utilizando-se microplacas ECOPLATEâ (Biolog, Inc. HAYWARD; 
A; USA). Cada microplaca contém 31 fontes de carbono, 
repetidas três vezes. Resumidamente, cinco gramas de cada 
amostra de solo foram colocados em 45 mL de solução 
salina 0,85% (p/v) e agitados por 30 minutos a 150 rpm em 
temperatura ambiente. Uma alíquota de 120 µL da diluição 
10-2 foi inoculada em cada poço da microplaca e incubada no 
escuro e temperatura ambiente, por 72h. As reações positivas 
foram analisadas por medição da absorbância a 590 nm no 
espectrofotômetro Labsystems Multskan microplate reader (MS, 
USA). Com base nas leituras de absorbância, foram estimados e 
analisados os seguintes parâmetros de atividade e diversidade 
funcional/metabólica (GARLAND; MILLS, 1991; LI et al., 2014): 
índice médio de desenvolvimento de cor – AWCD – atividade 
metabólica total; índice de diversidade de Shannon (H); riqueza 
de substrato (S); equidade ou índice de similaridade (E); e a 
atividade total (soma da absorbância de todos substratos) 
Análise Estatística
Os dados de atividade metabólica foram padronizados pela 
média de desenvolvimento de cor (AWCD), em cada microplaca, 
para remover os efeitos da densidade de inóculos (GARLAND; 
MILLS, 1991; FRAC et al., 2012). Os resultados das análises 
de atividade enzimática e os gerados pelo Biolog foram 
analisados por ANOVA (análise de variância) e as médias dos 
tratamentos foram submetidas ao teste de média Tukey, ao nível 
de probabilidade de 5%. Todas as análises estatísticas foram 
realizadas pelo software Statistica versão 10.0.
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Resultados e Discussão
Atividade da Urease e Arginase
Os resultados dos ensaios de atividade enzimática para a 
atividade da urease variaram entre 184,55 e 523,26 µg N-NH4
+ h-1 
g-1 substrato (Figura 1) e a variação da atividade da arginase foi 
entre 16,22 e 78,14 µg N-NH4
+ h-1 g-1solo (Figura 2). Entretanto, 
nenhuma diferença significativa (p<0,05) foi encontrada entre 
os genótipos Bt e não Bt. 
 
Figura 1. Atividade da urease (µg N-NH4
+ h-1 g-1.substrato) 
em solo rizosférico e não rizosférico de milho híbrido não 
transgênico (30F35) e suas isolinhas Bt (30F35Y e 30F35H, 
expressando as proteínas Cry1Ab e Cry1F de B. thuringiensis, 
respectivamente), cultivado em solo tropical Latossolo 
vermelho escuro de Cerrado (C) e em solo hidromórfico de 
Várzea (V). Valores médios que apresentam a mesma letra não 
diferem estatisticamente pelo teste de Tukey (p<0,05). 
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Figura 2. Atividade da arginase (µg N-NH4
+ h-1 g-1 substrato) 
em solo rizosférico e não rizosférico de milho híbrido não 
transgênico (30F35) e suas isolinhas Bt (30F35Y e 30F35H, 
expressando as proteínas Cry1Ab e Cry1F de B. thuringiensis, 
respectivamente), cultivado em solo tropical Latossolo 
vermelho escuro de Cerrado (C) e em solo hidromórfico de 
Várzea (V). Valores médios que apresentam a mesma letra não 
diferem estatisticamente pelo teste de Tukey (p<0,05). 
Diferenças nas atividades de ambas as enzimas (urease 
e arginase) foram detectadas entre amostras de solo não 
rizosférico e rizosférico de Cerrado. A maior atividade 
microbiana em solo rizosférico de Cerrado foi provavelmente 
por causa da presença de mais material orgânico complexo, 
como a planta, detritos de raiz e a liberação de exsudatos da 
raiz (FRAC et al., 2012). Esse resultado corrobora pesquisas 
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particularmente elevadas na rizosfera, onde os exsudatos das 
raízes sustentam uma maior biomassa microbiana e atividade 
bioquímica em comparação com solos não rizosféricos. 
Microrganismos são as principais fontes de urease no solo, 
e a atividade da urease é positivamente e significativamente 
correlacionada com a biomassa microbiana (KLOSE; 
TABATABAI, 1999). Essa enzima tem sido utilizada para 
detectar mudanças na qualidade do solo em diferentes 
agroecossistemas (KLOSE;  TABATABAI, 1999). Como a 
atividade da arginase depende da atividade metabólica das 
células microbianas, a atividade enzimática associada a outros 
parâmetros microbiológicos tem sido considerada como um 
bom indicador da concentração e especiação de nitrogênio 
no solo (ALEF; KLEINER, 1987). Neste estudo, a atividade da 
arginase foi estatisticamente diferente entre os solos de Várzea 
e de Cerrado, indicando que ela foi um sensível indicador para 
solo tropical.
Em relação a ambas as enzimas, os ensaios indicaram que não 
houve diferenças significativas (p<0,05) entre solos cultivados 
com milho transgênico e não transgênico (Figuras 1 e 2). 
Em um estudo com algodão Bt, Yang et al. (2012) mostraram 
que a proteína Bt não se acumulou continuadamente no solo 
e concluíram que ela não influencia significativamente na 
atividade da urease nem provoca um impacto significante 
no conteúdo de matéria orgânica, nitrogênio total, e na 
disponibilidade de nitrogênio em solo rizosférico. No entanto, 
o tipo de solo parece ter influenciado a atividade de ambas as 
enzimas, em que se observou um aumento da atividade em 
solo de Cerrado. 
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Como esperado, neste estudo as atividades enzimáticas foram 
particularmente maiores na rizosfera. A rizosfera é uma zona 
microecológica com uma direta proximidade da raiz da planta 
e é diretamente influenciada pelas secreções da raiz (SYLVIA 
et al., 2005). As raízes das plantas e os resíduos, a liberação 
de exsudatos das raízes, da microbiota e de animais do solo 
sustentam uma maior biomassa microbiana e biológica na 
rizosfera em comparação com o solo não rizosférico (LI et al., 
2014). De acordo com Sylvia et al. (2005), até 15% da área da 
superfície da raiz é coberta com microrganismos rizosféricos 
específicos provenientes de várias interações biológicas. 
As atividades de ambas as enzimas, urease e arginase, estão 
diretamente correlacionadas com a capacidade do solo em 
converter nitrogênio orgânico em nitrogênio mineral e sua 
disponibilidade de nitrogênio para as plantas (ALEF; KLEINER, 
1987; KANDELER; GERBER, 1988). A urease em solos é 
notavelmente estável, e diferentes solos têm diferentes níveis 
de atividade da urease determinados por mecanismos de 
proteção enzimática do solo contra a degradação microbiana e 
outros processos que levam à inativação enzimática (BURNS et 
al., 1972; ZANTUA; BREMMER, 1977). Em climas temperados, a 
atividade da urease no solo é persistente por longos períodos 
secos, baixas temperaturas e condições estéreis (BURNS et al., 
1972). Entretanto, as condições ambientais nas regiões tropicais 
são especialmente diferentes no verão, que apresenta excesso 
de água e elevadas temperaturas. Neste estudo, a atividade da 
urease sugeriu que outros mecanismos de proteção enzimática 
podem existir em solos tropicais. 
A atividade enzimática da urease foi aproximadamente 
seis vezes maior que a observada para a arginase. Esse 
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resultado era esperado porque, ao contrário da urease, que 
pode permanecer estável por um tempo relativamente longo 
complexada com partículas do solo e matéria orgânica, 
a enzima arginase mostra baixa estabilidade no solo, e 
sua atividade é criticamente dependente da existência de 
microrganismos metabolicamente ativos (ALEF; KLEINER, 
1987). Além disso, em solo com alto teor de matéria orgânica, 
alto potencial de decomposição e baixa relação C/N, a arginina, 
o substrato da arginase, pode ser utilizada como fonte de C pela 
biomassa microbiana (ALEF; KLEINER, 1987). 
Nestes casos, a baixa atividade da arginase é em razão da falta 
de substrato, mesmo que a população de microrganismos 
aumente ou a atividade metabólica das células seja alta. Em 
contraste, em solos onde a matéria orgânica é abundante e 
existe alta relação C/N, o N liberado pela reação da arginase 
pode ser assimilado pela microbiota, resultando novamente 
em baixa atividade enzimática. Em conjunto, essas condições 
podem explicar, pelo menos em parte, a baixa atividade da 
arginase nas amostras de solo analisadas. A mineralização 
da arginina é útil para estimar a biomassa microbiana do 
solo e a estrutura da comunidade microbiana. Alef e Kleiner 
(1987) sugeriram que, sobre condições específicas, a taxa 
da amonificação da arginina foi proporcional à biomassa 
microbiana do solo. 
Atividade da Fosfatase
A atividade enzimática do solo é um potencial indicador da 
qualidade do solo em razão da sua alta sensibilidade a fatores 
externos e facilidade de mensuração (UTOBO; TEWARI, 2015). 
A atividade enzimática em geral cresce com o aumento do 
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teor da matéria orgânica no solo, e maior atividade enzimática 
indica maior quantidade de comunidades microbianas e maior 
estabilidade de enzimas adsorvidas em materiais húmicos 
(MARINARI; ANTISARI, 2010).
Neste estudo, considerando as enzimas fosfatases, não foram 
detectadas diferenças significativas (p<0,05) entre os três 
genótipos plantados em ambos os tipos de solo (Figura 3). 
Os valores observados para a fosfatase ácida variaram entre 
5,35 e 14,78 µg pNPP ml-1 h-1 g-1substrato, e a fosfatase alcalina 
variou entre 2,92 e 6,63 µg pNPP ml-1 h-1 g-1substrato. Dessa 
forma, a ciclagem do fósforo em milho rizosférico não foi 
influenciada pelas proteínas Bt secretadas no solo. A atividade 
da fosfatase alcalina foi significativamente menor apenas para a 
amostra de solo não rizosférico de Cerrado. 
Adicionalmente, a atividade da fosfatase ácida foi 
significativamente menor em solo de várzea. No Brasil, esse 
solo é exposto ao excesso de água e inundações durante a 
estação chuvosa.  Em solo inundado, a água substitui a maior 
parte do ar nos poros do solo, resultando em uma redução 
drástica no conteúdo de oxigênio e na capacidade de troca 
gasosa (BELL et al., 1998). Assim, os solos inundados são 
predominantemente ambientes anaeróbicos, o que limita 
o acesso microbiano à matéria orgânica e reduz a taxa de 
decomposição (SRIDEVI et al., 2013). 
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Figura 3. Atividade da fosfatase alcalina (A) e fosfatase ácida 
(B) (µg pNPP ml-1 h-1 g-1 substrato), em solo rizosférico e não 
rizosférico, de milho híbrido não transgênico (30F35) e suas 
isolinhas Bt 30F35Y e 30F35H, expressando as proteínas 
Cry1Ab e Cry1F de B. thuringiensis, respectivamente, cultivados 
em solo tropical Latossolo vermelho escuro de Cerrado (C) 
e em solo hidromórfico de Várzea (V). Valores médios que 
apresentam a mesma letra não diferem estatisticamente pelo 
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Estudos também demonstraram que o tipo de solo e a textura 
são os fatores mais importantes para modular a atividade da 
comunidade microbiana associada à raiz, independentemente 
do sistema de colheita (CHIARINI et al., 1998; COTTA et 
al., 2014). Os solos brasileiros de várzea têm alto nível de 
argila, com baixa capacidade de drenagem e aeração e uma 
alta tendência para inundações no período de verão, que 
compreende os meses de novembro a março (COTTA et al., 
2013). Esta condição única pode explicar o resultado em que 
a atividade da fosfatase ácida foi menor no solo de Várzea em 
comparação com o solo de Cerrado.
Padrão de Atividade Metabólica da Comunidade 
Microbiana
A atividade metabólica da comunidade microbiana do solo 
não variou significativamente entre os genótipos transgênicos 
e não transgênicos, em solo de Várzea e solo de Cerrado 
(Tabela 1). A utilização dos substratos foi calculada pelo índice 
de diversidade de Shannon, o parâmetro S (número total de 
substratos utilizados) e atividade total (AWCD), às 72 horas de 
incubação (Tabela 1). Ocorreu diferença significativa apenas 
com relação à atividade metabólica dos microrganismos 
presentes em solo não rizosférico. Com base nos parâmetros 
estudados, concluiu-se que os genótipos de milho Bt que 
expressam proteínas Cry não impactaram negativamente a 
diversidade da atividade funcional do solo tropical.
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Tabela 1. Atividade total da população microbiana (AWCD), 
número de substratos usados (S) e diversidade metabólica 
(índice de diversidade de substrato de Shannon - H) medidos 
pelo ensaio Biolog, 72 horas após a incubação de amostras não 
rizsosférica e rizosférica e de genótipos de milho transgênico 
e não transgênicos cultivados em solos de Várzea (V) e em 





S (Número de 
substratos) 
H (Índice de 
Shannon) 
30F35 C 14,46 a 26 a 3,08 a 
30F35Y C 13,83 a 29 a 3,18 a 
30F35H C 15,64 a 27 a 3,13 a 
Solo não rizosférico C 3,88 b 9 b 1,82 b 
30F35 V 11,51 a 26 a 3,05 a 
30F35Y V 8,40 a 27 a 3,08 a 
30F35H V 10,85 a 26 a 3,07 a 
Solo não rizosférico V 6,18 b 22 b 2,63 b 
 
*Híbrido de milho não transgênico (30F35) e suas isolinhas Bt 30F35Y e 
30F35H que expressam as proteínas Cry1Ab e Cry1F de B. thuringiensis, 
respectivamente. As médias de três repetições seguidas pela mesma letra não 
diferiram estatisticamente pelo teste de Tukey (p≤ 0,05). 
**AWCD – média de desenvolvimento total de cor, atividade total de utilização 
de substratos, 590 nm.
O método da análise do perfil metabólico também possui 
limitações, tais como: somente a fração cultivável da 
comunidade é capaz de crescer sob condições experimentais 
(GARLAND; MILLS, 1991); microrganismos de crescimento 
rápido são dominantes no meio de cultura (YAO et al., 2000); 
a densidade do inóculo pode afetar diretamente os resultados 
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(GARLAND; MILLS, 1991) e o método reflete o potencial, não a 
diversidade metabólica in situ (FAKRUDDIN; MANNAN, 2013; 
GARLAND; MILLS, 1991).
Atualmente, todos os métodos utilizados para avaliar a 
diversidade e atividade microbiana do solo apresentam 
limitações técnicas. Isso dificulta o desenvolvimento de um 
método padrão que pode ser usado em qualquer laboratório 
para estudar os efeitos da proteína Bt na comunidade 
microbiana do solo (KOSTOV et al., 2014).
Por enquanto, o uso de mais de um método para avaliar a 
diversidade e atividade microbiana do solo permite superar 
as dificuldades de cada um. Além disso, os possíveis efeitos 
negativos das proteínas Cry, secretadas pelas raízes das 
culturas Bt em espécies não alvo no solo, ainda não estão 
claros. Os resultados com os atuais métodos disponíveis são 
contrastantes mostrando os efeitos negativos e nulos das 
culturas Bt na diversidade e atividade microbiana do solo.
Os aparentes resultados contraditórios sobre os efeitos 
das proteínas Bt na microbiota do solo podem refletir a 
complexidade biológica e ambiental de cada solo e as 
limitações de cada método. Assim, diferentes resultados 
podem representar um estado transitório de uma comunidade 
microbiana particular para cada solo e ambiente analisado.
Conclusão
No presente estudo, não houve alteração na atividade 
microbiana do solo em função dos genótipos de milho Bt, 
independentemente do tipo de solo e dos parâmetros avaliados. 
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Na comparação de ambientes, exceto para fosfatase alcalina, 
observou-se maior atividade da comunidade microbiana 
no Cerrado e em amostras de solo rizosférico. No entanto, 
considerando a existência de muitos tipos diferentes de solos 
em áreas tropicais onde o milho é plantado, os estudos futuros 
precisam ser estendidos a outras áreas de cultivo de milho para 
melhorar a visão dos efeitos do milho Bt sobre a atividade da 
comunidade microbiana dos ecossistemas agrícolas tropicais.
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